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Molecular Phylogenetic Analysis of Some Fringillidae Species 
Based on Mitochondrial Col Gene Sequences 
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100101, China) 


&JÉ H 4E fL CFringillidae) 36 种 鸟 
行 分 析 ， 发 现 铁 爪 歼 (Calcarius 
Eb AERE] SUAE VET. 支持 蓝 殉 CLatoucheornis siemsseni) X 
CEophona migratorius) 之 间 紧 密 
mus pylzowi) 之 间 亲 缘 关 系 很 远 ， 而 与 朱 
级 分 类 水 平 。 
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Abstract: Phylogenetic relationships of 36 Fringillidae species based on mitochondrial CoI gene sequences were 
reconstructed using the Bayesian (BI) maximum -likelihood (ML) and Neighbor-joining (NJ methods. The results suggest 
that the relationship of Calcarius lapponicus and Emberiza is more closely related than other Fringillidae species.Our 


results support the view that Latoucheornis siemsseni is included in Genus Emberiza as E. siemsseni, and confirms that 


there is a close relationship between Mycerobas affinis and Eophona migratorius. 


This study also finds that 


Urocynchramus pylzowi is distantly related to Uragus sibiricus, but Uragus sibiricus and Carpodacus are closely related. 
The result also supports that fringillids and emberizids can be listed into two subfamilies under the family Fringillidae: 


Fringillinae and Emberizinae. 


Key words: Fringillidae; Fringillids; Emberizids; Col gene; Phylogeny 
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类 物种 总 数 的 10% (Yuri & Mindell， 
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E rH 
2002). 世界 您 科 的 久 鸟 类 共有 152 属 677 种 ， 我 国有 CEmberizini )、 森 营 族 ( Parulini ) .. FS 28 48 Je 
21 属 86 种 123 亚 种 (Fu etal，1998)。 目 前 国内 外 对 (Thraupini), EAW (Cardinalini) 和 拟 黄 酮 族 
稚 科 的 分 类 系统 仍 不 统一 ， 国 外 多 采用 Sibley & CIcterini ) 。 其 他 学 者 的 研究 (Lovette & 
Ahlquist (1990), Sibley & Monroe (1993) 基于 DNA Bermingham, 2000; Yuri & Mindell, 2002) 也 大 体 
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新 (1994， 


Sibley & Monroe 


2000, 


466 动 物 学 





2002) 的 分 类 系统 为 依据 。Cheng (2002) 将 省 科 
TREER ER AWEWE CCoccothraust- 
inae). fESibley & Monroe (1993) 分 类 系统 中 ， 晴 
UR CEophona). RE (Coccothraustes), 
TUI UE TE i Mycerobas) WEF EPEE x8 48 JA 
中 。 而 Cheng (2002) 的 分 类 系统 中 ， 这 三 个 属 从 
BEPPE, HANA AREE wE, Zheng 
et al (2002), Howard & Moore (2003) 提出 将 徐 亚 
科 和 鹉 亚 科 的 分 类 提升 到 科 级 水 平 。 此 外 ，Howell 
et al (1968) 也 曾 建 议 设立 金 翅 牢 亚 科 (Carduel- 
inae )。 
线粒体 DNA 中 的 细胞 色素 c 氧 化 酶 亚 基 I 

(cytochrome oxidase subunit I, CoI) 基因 是 用 于 而 
究 DNA 条 形 编码 所 选用 的 主要 基因 之 一 ， 利 用 Col 
简短 的 标准 化 DNA 片 段 (648bp) 可 以 进行 物种 鉴 
定 (Hajibabaei et al，2006)， 因 此 Col 基 因 被 认为 是 
一 个 很 好 的 物种 鉴定 工具 (Xiao et al, 2004; Schindel 
& Miller，2005)。CoI 基 因 在 国际 上 已 经 被 广泛 运 
于 乌 类 的 分 类 与 系统 发 育 关 系 研究 Hebert et al, 
2004; Weibel & Moore, 2002; Webb & Moore, 
2005); 但 国内 在 这 方面 应 用 相对 较 少 , 仪 Liang et al 

(20070 对 15 种 徐 形 目 鸟 类 和 Lei et al (2007) 5168 
E 科 部 分 属 、 种 的 分 类 及 系统 发 育 关 系 研究 ， 以 及 
Zhang et al (2008) 对 伯劳 科 部 分 鸟 类 的 分 类 地 位 
探讨 。 

稚 科 分 类 系统 中 存在 的 争议 ， 主 要 是 由 于 逢 科 

内 的 系统 发 育 关系 仍 未 有 统一 的 认识 。 稚 科 进 化 过 
程 中 ， 出 现 了 快速 辐射 和 频繁 的 平行 、 趋 同 进化 等 
现象 , 使 得 牢 科 缺少 典型 的 特征 来 被 区 别 (Raikow， 
1978)。 本 文 以 郑 作 新 的 分 类 系统 (Cheng，1994， 
20000 作为 选 样 标 准 ， 选 取 了 徐 科 13 属 36 种 鸟 类 作 
为 研究 对 象 ， 利 用 线粒体 DNA 中 的 CoI 基 因 1 300bp 
序列 ， 通 过 距离 法 、 贝 叶 斯 法 和 最 大 似 然 法 分 别 构 
ENIH Bayesi MMLI, ENERE RAR 
育 关 系 中 的 争议 提供 一 些 分 子 生 物 学 依据 。 


1 材料 与 方法 


11 样 m 

本 实验 使 用 了 36 个 样品 ， 代 表 了 和 举 科 13 属 36 种 
表 1)。 以 上 样品 均 采 自 野 外 ， 保 藏 于 中 国 科 学 院 
动物 研究 所 鸟 类 标本 馆 。 外 群 序列 来 自 GenBank 和 
本 文 提供 。 
12 方 法 
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Wr R 29 4$ 














1.2.1 总 DNA 的 提取 ”样品 浸泡 于 无 水 乙醇 中 , 存 
于 -20'C 冰 箱 。 提取 过 程 严格 按照 美国 QIAGene 公 司 
的 DNA 提 取 试 剂 盒 CQiagene Tissue DNA Kit) 的 说 
明 书 进行 操作 。 提取 后 , 用 1% 的 琼脂 糖 凝 胶 电 泳 检 
测 其 质量 ， 后 放 入 4C 和 备用， 或 -20C 保 存 。 

1.2.2 PCR 扩 增 ， 目 的 基因 片段 CoI 的 扩 增 选用 的 
引物 对 是 : H7956 (5' -GGGTAGTCCGAGTAT- 
CGTCG-3' )£sIL6615(5' -CCTCTATAAAAAGGT- 
CTACAGCC-3' ) (Sorenson et al, 1999), HPL 
代表 轻 链 ; H 代 表 重 链 ; 序列 的 顺序 均 为 $′ $]3' 
方向 。 先 用 20pL PCR 反 应 体系 摸索 反应 条 件 。 然 后 
用 50 uL PCR 反 应 体系 进行 PCR 扩 增 ， 反 应 体系 如 
F: 10xbuffer SuL, 25mmol/L MgCl; 25uL、 Taq 
DNA 聚 合 酶 0.5U、2mmol/L dNTPSuL、10molL 的 
引物 各 2 nL、DNA 模 板 约 为 100ng。 反 应 程序 为 : 
94C 预 变性 4min，94C 变 性 1min，42 一 52C 退 火 1 
min，72'C 延伸 1min，35 个 循环 循环 结束 后 721C 
延伸 8min 。 

1.2.3 PCR 扩 增 产物 的 纯化 和 测序 PCR 反 应 结束 
后 ， 取 4 一 64L 的 产物 在 1% 一 2% 的 琼脂 糖 凝 胶 上 进 
行 电泳 检测 ， 观 察 目的 条 带 的 有 无 以 及 明亮 程度 。 
然后 将 剩余 的 全 部 产物 电泳 割 胶 纯化 ， 用 HQ&Q 凝 
胶 回 收 试剂 盒 I (安徽 优 晶 生物 工程 有 限 公 司 生产 ) 
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回收 扩 增 产物 。 回 收 后 的 产物 送 到 上 海 生 工 生物 技 
术 有 限 公 司 ， 用 ABI3730 测 序 仪 进行 双向 测序 。 




















12.4 ”系统 发 育 分 析 ”将 测序 结果 用 SEQMAN 进 
行 拼 接 并 辅 以 人 工 矫 正 . 将 拼接 矫正 过 的 DNA 序 列 
在 NCBI 上 进行 BLAST 相 似 性 搜索 ， 以 确保 获得 的 
序列 为 目的 基因 片段 。 采 用 ClustalX 1.83(Thompson 
etal, 1997) 软件 对 CoI 基 因 进 行 比 对 ， 最 终 选取 了 
1300 bp 的 序列 长 度 ， 再 用 MEGA3.0 CKumer et al; 
2004) 软件 分 析 序列 的 碱 基 组 成 和 各 科 之 间 的 遗传 
距离 ， 序 列 间 的 碱 基 变异 位 点 、 简 约 信息 位 点 、 转 
换 与 颠 换 平均 比率 。 在 Treefinder (Jobb etal, 2008) 
软件 中 应 用 最 大 似 然 (Maximun likelihood, ML) 
构建 ML 树 ; 应 用 MrBayesV3.1 (Huelsenbeck & 
Ronquist, 2003) 构建 贝 叶 斯 (Bayesian) 树 。 构 建 
ML 树 和 贝 叶 斯 树 时 ， 先 由 Modeltest3.06 (Posada & 
Crandall, 1998) 估算 出 数据 集 的 最 优化 模型 ， 在 
AIC 标 准 下 (Akaike，1973) 选取 GTR+I+G 模 型 ， 
ML 树 采 用 1000 次 自 举 ; 在 MrBayesV3.1 
(Huelsenbeck & Ronquist, 2003) 软件 中 构建 贝 
叶 斯 树 时 ， 运 行 4 个 马尔 可 夫 链 ， 共 运行 2 000 000 




























































































































































































5 期 


代 ， 





每 100 代 储存 一 次 树 ， 















































列 对 省 科 鸟 类 的 分 子 系统 发 


梁 。 刚 等 ， 利 用 CoL 基因 请 
分 文 置信 度 由 后 验 概率 








来 评价 。MEGA3.0 (Kumer etal, 2004) 中 构建 NJ 
树 ，NJ 树 选用 双 参 数 Kimura 模 型 ，bootstrap 为 1 000 
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的 比值 CR) 小 于 2.0 时 ， 





变 已 经 达到 饱和 ， 进 化 受 品 
系统 发 育 树 时 还 
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属 Carpodacus 











TEJE Uragus 
属 Fringilla 





MÆ Pinicola 
PWE Cardulis 





REJE Leucosticle 
HEJA Loxia 
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Species name 
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#5 E. chrysophrys 
#5 E. tristrami 

Š E. leucocephalos 
B E. elegans 

Š E. aureola 

E. pusilla 

4388 E. cia 

Š E. spodocephala 





8 Latoucheornis siemsseni 
Š E. pallasi 

B E .rutila 

B E. schoeniclus 

HES E. cioides 

ALIE E. jankowskii 

B E. bruniceps 


HEAS E. fucata 


ZL $i 598 E. yessoensis 


铁 扑 


朱 











5 Calcarius lapponicus 


8 Urocynchramu spylzowi 


IHAR4E C. thura 
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3M 
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HRE C. puniceus 


WARE C. vinaceus 
通 朱 和 省 C. erythrinus 
棕 朱 省 C. edwardsii 
IFé4E U. sibircus 


IÆ F montifringilla 
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Ek 


GE F coelebs 


松涛 P. enucleator 
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3H C. ambigua 





ZWE C. sinica 
HRE C. flavirostris 


高 ! 





RÆ L. brandi 








红 交 
Jk3l 
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à b: 
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FÉ 
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HÆ L. curvirostra 


KÆ P. erythaca 








UU EE i M. affinis 
SUE AE E. migratoria 
Å L. Hisabellinus 





HÆ Taeniopygiaguttata 


TORIXGBUUERA. HFR- CTs/Tv) 
因 序 列 发 生 的 突 
音 的 影响 较 大 ， 在 构建 
需要 进行 特别 加 权 (Knight & 
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2.1 DNA 序 列 特征 

CoI 基 因 的 核 苷 酸 特征 分 析 见 表 2。 比 对 的 Co 
序列 共有 1300 个 位 点 ， 其 中 保守 位 点 是 728 个 ， 可 
变 位 点 有 493 个 ， 简 约 信息 位 点 有 384 个 。 对 于 38 条 
序列 的 统计 发 现 T、C、A、G 4 种 碱 基 的 平均 含量 
分 别 为 24.9%、30.5%、27.3%、17.4%。 密 码 子 第 1 
位 点 T、C、A、G 的 平均 含量 分 别 是 28.3%、30.7%、 
26.1%、14.9%; 密码 子 第 2 位 点 T、C、A、G 的 平均 
含量 分 别 是 21.3%、 34.0%、 28.6%, 16.2%; 密码 

















本 研究 中 的 样品 表 及 其 来 源 


Tab.1 Sample species and source in the present study 


样品 


Sample type 
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Muscle 
Muscle 
Liver 
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Muscle 
Muscle 
Muscle 
Muscle 
Muscle 
Muscle 
Muscle 
Muscle 
Muscle 
Muscle 
Muscle 
Liver 

Muscle 
Muscle 


肉 Muscle 


Blood 

Muscle 
Muscle 
Muscle 
Muscle 
Muscle 
Muscle 
Muscle 
Muscle 
Muscle 
Muscle 
Muscle 
Muscle 
Muscle 


Muscle 
Muscle 
Muscle 
Muscle 































































































































































































样品 来 源 Col 基因 序列 来 源 
Source of samples GenBank Access No. 
湖北 武 穴 市 佛寺 镇 张 岭 上 村 EU847669 
福建 龙 栖 山 自然 保护 区 EU847671 
吉林 吉林 市 EU847673 
湖北 鄂州 沼 山 林场 EU847675 
吉林 四 平 EU847679 
福建 龙 栖 山 自然 保护 区 EU847680 
陕西 陕 北 EU847682 
福建 龙 栖 山 自然 保护 区 EU847684 
陕西 佛 岳 坝 EU847687 
鄂尔多斯 EU847688 
“东湖 安 县 古 巷 镇 EU847689 
TOES EU847691 
陕西 陕 北 EU847692 
吉林 EU847694 
新 疆 和 丰县 和 什 镇 EU847695 
吉林 长 春 市 EU847696 
OB EU847698 
吉林 通 榆 EU847721 
青海 门 源 县 EU847720 
甘肃 文 县 EU847701 
青海 花石 峡 EU847702 
陕西 佛 坪 凉 风 亚 保护 站 EU847703 
盐 边 县 EU847704 
美 姑 大 风 顶 保护 站 EU847705 
吉林 敦化 EU847706 
湖南 EU847708 
斯 洛 伐 克 EU847707 
福建 EU847709 
盐 边 县 EU847710 
北京 小 龙门 EU847711 
新 疆 大 柳 沟 EU847714 
青海 祁 连 县 EU847716 
ris [x vi EU847717 
四 川 美 寻 大 风 顶 保护 站 EU847719 
福建 EU847699 
湖北 武 穴 市 佛寺 镇 张 岭 上 村 EU847700 
新 疆 EF422251 Zhang et al, 2007 
福建 EU847726 
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表 2 
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本 研究 中 CoI 基 因 序 列 的 特殊 位 点 数目 〈 含 外 群 ) 


Tab.2 Number of position-specificity of Col gene sequence (including outgroup) 


位 置 Position 保守 位 点 Conserved sites 


全 序列 All sequences 728 
第 1 位 点 lstsite 266 
第 2 位 点 2™ site 200 
第 3 位 点 3" site 262 








简约 信息 位 点 Parsimonious-info sites 


493 384 
142 117 
211 168 
140 99 


X 3 Col 基因 碱 基 蔡 换 数 〈 含 外 群 ) 


Tab.3 Substitution number of Col gene sequence (including outgroup) 


位 点 R TT TC TA TG 


平均 2.0 252 62 13 3 
Ist 2.0 97 21 4 1 
2nd 2.1 67 27 5 1 
1 


3rd 1.8 88 14 4 


子 第 3 位 点 T、C、A、G 的 平均 含量 为 23.1%、26.69%、 
27.1%、21.1%。 

表 3 可 以 看 出 ，Col 基因 序列 的 碱 基 转 换 值 
明显 高 于 颠 换 。T、C 间 的 转换 平均 数 是 62，A、G 
闻 的 转换 平均 数 是 28, TC 转换 大 于 AG 间 的 转换 ; 
A、C 和 A、TT 间 的 颠 换 较 多 。 密码 子 3 个 位 点 的 及 
直 依次 是 2.0、2.1、1.8。 利 用 Col 序列 碱 基 替换 饱 
和 度 分 析 (图 1) 可 以 看 出 ， 转 换 值 明 显 高 于 颠 换 
E, RMM- RAR, FERA H 
的 上 升 趋势 ， 说 明 Col AREENA 35 
到 饱和 。 
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4 Number of substitutions 
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图 1 Col 基因 密码 子 碱 基 蔡 换 饱和 度 分 析 


Fig. 1 Saturation plot for the Col transition and 























transversion substitutions 


内 群 与 外 群 之 间 的 遗传 距离 (未 矫正 的 P 距 离 ) 
是 0.129—0.166. SWE (Carduelis) 内 未 矫正 
W P ERN 0.039—0.085; RÆ (Carpodacus) 

内 未 矫正 的 P 距 离 是 0.062 一 0.106; 95/8 (Emberiza) 
内 的 未 矫正 P 距离 是 0.021—0.112. KBK 
间 的 遗传 距离 是 0.106 (C. flavirostris— E. cioides) 
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CC CA CG AA AG GG 


311 26 6 286 28 185 
106 8 1 92 8 53 
114 11 3 98 13 56 
92 6 2 96 T 7I 


—0.157 CF. coelebs — E. jankowskii), 42S Ej AHE 
亚 科 (Cheng, 20020 的 遗传 距离 是 0.095 (C. 
flavirostris —E. migratorjus) 一 0.147 CF. 
montifringilla —M. affinis), JUS 4E VF]. (Cheng, 
2002) 和 鹉 类 之 间 的 遗传 距离 是 0.097 CM. affinis 
—E. tristrami) —0.123 CM. affinis —E. yessoen- 
sis/jankowskii) o 
22 ”分 子 系统 树 

利用 Col 序列 的 1300 个 位 点 进行 系统 发 育 分 
析 ， 所 构建 的 ML 树 、NJ 树 、Bayes Pj CIE 2-4)。 
在 PAUP 中 ,对 CoL 基因 序列 进行 PTP 检验 , 目的 
是 判断 数据 组 是 否 具 有 系统 发 育 信 号 ， 而 非 随机 数 
据 。 检 验 结果 为 P=0.0002， 该 结果 表示 可 以 找到 与 
限制 树 (constraint tree) 一 样 短 或 更 短 的 树 的 概率 
只 有 0.0002, 通过 PTP 检验 说 明 CoI 序列 具有 非常 
显著 的 系统 发 育 信 息 。 利 用 估算 出 的 GTR+I+G 的 
模型 分 别 构建 ML. Bayes 树 ， 计 算得 到 的 碱 基 频 
率 (base frequencies) 为 : freA=0.3147, freC=0.3272， 
freG=0.1527，freT=0.2054; 位 点 间 速 率 变异 参数 : 
三 0.4255，G=0.6679。 本 文中 Col 基因 序列 的 T/V 
值 大 于 2.0， 因 此 构建 系统 发 育 树 时 不 需要 特别 加 
权 。 


















































































































































利用 贝 叶 斯 法 、 最 大 似 然 法 和 距离 法 所 构建 的 
3 棵 树 分 别 是 Bayes 树 、ML 树 、NJ 树 ，3 棵 树 的 拓扑 
结构 大 体 分 成 两 大 部 分 ， 一 大 分 文 包含 有 殉 类 和 锡 
WEEE CCheng, 20022; 另 一 大 分 支 主要 包含 有 
和 省 类 (图 2-4)。 在 Bayes 树 中 ， 铁 爪 钨 (Calcarius 
lapponicus) 位 于 驳 类 群 分 文 内 部 ;在 ML 树 、NJ 树 






































梁 刚 等 : 利 








5 期 








Col 基因 序列 对 誉 科 鸟 类 的 分 子 系统 发 育 关系 初探 


469 


Lanius isabelkinus 


Urocynchramus pylzwi 





Fringillid 党 类 


0.98| Fringilla coelebs 
LOOL F, montifringilla 
Taeniopygia guttata 
Loxia curvirostra 
0.77 Pinicola enucleator 
FTT Pyrrhula erythaca 
Leucosticte brandti 
0.80 
1.00 Carduelis flavirostris 
1.00 C. sinica 
1.00 C. ambigua 
0.55 Carpodacus erythrinus Fringillid 4£ fl 
us C. puniceus 
1.00] 0.57 Uragus sibiricus 
Carpodacus vinaceus 
1.00 1.00 C. edwardsii 
1.00 Eophona migratorius 
Mycerobas affinis 
Emberiza pusilla 
Loo| cos E. aureola 
s E. chrysophrys 
E. tristrami 
0.98 0.62| 0.67 E. rutila 
LOOL E. spodocephala 
E. schoeniclus 
1.00 1.00 
E. yessoensis 
1.00 E pallasi Emberizid 86 类 
E. elegans 
1.00 1.00 Latoucheornis siemsseni 
Emberiza bruniceps 
0.92 Calcarius lapponicus 
098 Emberiza leucocephalos 
1.00 E. jankowskii 
L00 E. cia 
0.56 E. cioides 
1.00L E fucata 
图 2 基于 Col 基因 序列 所 构建 的 燕 雀 科 36 种 鸟 类 的 Bayes 树 ( 节 点 上 数值 为 后 验 概率 ) 























Fig.2 Bayes tree of 36 species from Fringillidae (Posterior probabilities were shown on the nodes) 








中 ， 铁 爪 驱 从 鹉 类 和 群 中 分 离 出 来 ， 且 位 于 殉 类 和 群 分 
支 基部 。3 棵 系统 发 育 树 中 , E SSCILatoeucheornis 
siemsseni) 置 于 玖 属 类 群 内 ,与 黄 喉 殉 CE. elegans) 
形成 姐妹 关系 ; RES CUrocynchramus pylzowi) 从 
SREP, SREE CF. montifringilla) 
MERWE (F coelebs) 形成 姐妹 关系 。 在 Bayes 
BI. MLBURINJBIFP, 33585 CE. pallasi) 与 红 颈 苇 
$6 CE. yessoensis) ZL|RJE UHR AR. PUES CE. 
schoeniclus) 义 与 这 两 个 物种 形成 姐妹 关系 ,日 3 棵 







































































树 中 的 置信 度 均 较 高 。 在 Bayes 树 和 NJ 树 中 ， 三 道 
ATIS CE. cioides) TISEH-35 CE. fucata). 先 形成 
姐妹 关系 , KAAI CE. cia) 与 该 支 形 成 姐妹 关系 ， 
RAS CE. jankowski 又 位 于 该 分 支 的 基部 ， 与 
之 形成 姐妹 关系 ; 其 中 对 于 三 道 眉 草鸡 与 栗 耳 鸡 的 
姐妹 关系 ，Bayes 树 和 NJ 树 都 具有 较 高 的 置信 度 。 

ML 树 中 ， 三 道 眉 草 玖 与 栗 耳 驳 形 成 姐妹 关系 ， 灰 
眉 岩 驹 和 栗 斑 腹 驳 形成 姐妹 关系 ， 两 个 平行 分 文 彼 
此 形成 姐妹 群 ， 但 ML 树 中 对 于 三 道 眉 草 鸡 和 栗 耳 






































m 


470 动物 学 研究 29 卷 
Lanius isabellinus 
957 Calcarius lapponicus 
925 Emberiza aureola Eurasia 
73.9 n 
E. chrysophrys Siberia 
E. tristrami Eastern Asia 
66.2 
100| Æ rutila Eastern Asia 
E. spodocephala Eastern Asia 
78.9 E. pusilla Northern Eurasia 
974 E. elegans Eastern Asia 
Latoucheornis siemssem China Emberizinae 55 f Fl 
925 Emberiza pallasi Eastern Asia 
99 6 E. yessoensis Eastern Asia 
55.8 E. schoeniclus Palearctic 
E. bruniceps Eurasia 
945p & cioides Asia 
99.7 E. fucata Asia 
E. cia Palearctic 
977 33 E. jankowskii Eastern Asia 
55.2 E. leucocephalos Eastern Asia 
82.5 Eophona migratorius Asia 
zi Mycerobas affinis Himalayas Coccothraustinae tH 21E E} 
87.5 Carduelis flavirostris Eurasia 
100 C. ambigus Himalayas 
C. sinica Eastern Asia 
66.5 C. puniceus Himalayas 
C. thura Himalayas 
99.2 C. edwardsii Himalayas 
C. vinaceus Himalayas 
Uragus sibiricus Asia Fringillinae 4 3E Fl 
Leucosticte brandti Himalayas 
Pinicola enucleator Holarctic 
Carpodacus erythrinus Eurasia 
Pyrrhula erythaca Himalayas 
100 | Fringilla coelebs Palearctic 
62.5 F. montifringilla Northern Eurasia 


Urocynchramus pylzowi 


Loxia curvirostra 


Taeniopygia guttata 





图 3 




















基于 Col 基因 


序列 所 构建 的 燕 


China 


Asia 


4E Rl 36 种 鸟 类 的 ML T 


Fig.3 ML tree of 36 species from Fringillidae 
树 节点 上 数值 为 bootstrap 值 , 仅 显 示 >50% 的 bootstrap 值 (Bootstrap values are shown above the nodes, only > 50 % shown). 
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EBayes 树 中 ， 高 山 





IÆ (Leucosticte brandti) 与 金 
4E (Carduelis flavirostris) 3H 
LEWE (C. ambigua) 形成 姐 





的 后 验 概率 为 0.8; KÆEÆ CUragus sibiricus) 与 白 


翅 徐 属 的 黄 嘴 朱 项 
Æ CC. sinica), 
妹 群 ， 对 于 该 分 文 








UNS 











ERE (Carpodacus thura) 聚 在 一 起 ， 置 信 度 为 
0.52, HIZKERA. MLA 
AA HE A o ERI T E FEE br T AR TER AY xc 
中 。 
聚 为 一 支 ， 形 成 姐妹 关系 ， 长 尾 筹 又 与 该 分 支 形成 
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ENIH F, ÉUEAATE ZUM AKTE CC. puniceus) 
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Lanius isabellinus 
Taeniopygia guttata 
Calcarius lapponicus 
Emberiza bruniceps 
E. aureola 
E. pusilla 
7. chrysophrys 
92 78 E. chrysophry 
7) E. tristrami 
64 a , 
E. rutila 
F.spodocephala 
E. schoeniclus 
72 100 
95 100 E. yessoensis 
E. pallasi 
61 E. elegans 
Latoucheornis siemsseni 
Emberiza leucocephalos 
99 
E. jankowskii 
100 
E. cia 
8l 
99 E. cioides 
E. fucata 
51 Eophona migratorius 
Mycerobas affinis 
Carduelis flavirostris 
76 à 
100 C. sinica 
C. ambigua 
Pyrrhula erythaca 
Leucosticte brandti 
Pinicola enucleator 
Uragus sibiricus 
Carpodacus thura 
C. puniceus 
C. erythrinus 
99 C. vinaceus 
C. edwardsii 
Loxia curvirostra 
Urocynchramus pylzowi 
100 Fringilla coelebs 


F. montifringilla 

















图 4 基于 Col ERFA EREE 36 种 鸟 类 的 NJ 树 
Fig.4 NJ tree of 36 species from Fringillidae 
树 节点 上 数值 为 bootstrap 值 , 仅 显 示 >50% 的 bootstrap 值 (Bootstrap values are shown above the nodes, only > 50 % shown). 


姐妹 关系 ; ERE (C. edwardsii) MAARE (C. — 48. WARE, RE: (EBayesRMPHIMLBIrB, fx 
vinaceus) 形成 姐妹 关系 ， 普 通 朱 稚 〈C. erythrinus) RE (C. edwardsii) SPARE (C. vinaceus) JÉ 
又 与 该 分 支 形 成 姐妹 关系 ,由 NJ 树 的 拓扑 结构 可 以 成 姐妹 关系 ， 该 分 文具 有 较 高 的 置信 度 (Bayes 树 ， 
看 出 ， 朱 人 黎 属 内 存在 两 个 亚 群 (subgroup)， 一 个 亚 1.00; ML 树 ,，99.2%)。 在 Bayes 树 、ML 树 和 NJ 树 中 ， 
群 包含 白眉 朱 答 、 红 胸 朱 省， 男 一 分 支 包 含 普通 朱 黑 尾 蜡 嘴 稚 CEophona migratorius) PUTED PU E 
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"ty 


4E (Mycerobas affinis) 形成 姐妹 关系 。 
3 讨 it 


3.4. 2€ L2 Col 基因 序列 特征 

38 条 CoI 序 列 的 4 种 碱 基 出 现 频率 并 不 是 平均 
的 ， 喀 啶 平均 含量 (55.4%) Hj ign T Em E 
(44.7% )。4 种 碱 基 中 ，C 的 含量 最 高 ， 其 次 是 A、 
T，G 的 含量 最 低 。A+T 含 量 (5223960 高 于 G+C 含 
i& 〈47.9% )， 说 明 序 列 中 碱 基 存 在 Vus 
在 密码 子 的 不 同位 点 ， 碱 基 频 率 也 有 不 同 偏 倚 。 
码 子 第 1 位 点 T、C、A、G 的 平均 含量 分 别 是 28.3%、 
30.7%, 26.1%, 14.9%; 密码 子 第 2 位 点 T、C、A、 
G 的 平均 含量 分 别 是 21.3%、34.0%、28.6%、16.2%; 
密码 子 第 3 位 点 T、C、A、G 的 平均 含量 为 25.1%、 
26.6%、27.1%、21.1%， 据 此 可 以 看 出 ， 密 码 子 各 
位 点 的 平均 喀 啶 含量 也 是 高 于 嗓 叭 。Arnaiz (2001) 
认为 ， 密码 子 第 1 位 点 碱 基 出 现 的 频率 相似 ，G 的 频 
率 明 显 低 于 其 他 3 种 碱 基 。 但 是 在 本 研究 中 可 以 明 
显 的 看 到 第 1 位 点 4 种 碱 基 的 频率 并 不 相似 ， 第 1 位 
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55 e PETRI FI 30 P6 EE 3790.042 —0.112.. IFEX 
4 Br, KLUN AR AISR, IN SCENES 
的 单 型 属 分 类 地 位 。Alstrom et al (2007) 在 研究 旧 
大 陆 驳 类 的 系统 发 育 关 系 时 ， 提 出 Zatoxcjpneormis 与 
Enperiza 是 同 物 异 名 的 关系 ， 因 此 也 可 以 将 蓝 殉 命 
4 X Emberiza siemsseni « 

利用 形态 学 和 行为 学 方面 的 数据 (Harrison， 
1967; Paynter & Storer, 1970; Byersetal, 1995) 
CLERUESE, TAJIUSS E535 8 7 [8] OEC BÉ A EIOS PR 
分 子 系统 发 育 研究 中 ，Avise et al (19800 通过 分 析 
JSIR Æ (American sparrows) 等 位 基因 
酶 Callozyme) 的 差异 性 ， 推 断 铁 爪 鳌 与 鳌 属 成 员 
的 关系 紧密 ， 此 外 ，Klicka et al (2000) 和 Yuri & 
Mindell (2002) 的 研究 也 得 到 相同 结果 。 在 NJ 树 和 
ML 树 中 ， 铁 爪 殉 属 的 铁 爪 殉 与 其 他 瑾 属 物种 形成 
姐妹 关系 ， 且 两 棵 系统 发 育 树 对 于 该 分 支 的 置信 度 
均 较 高 (ML 树 ，95.7%; NJ 树 ，92% ); 在 Bayes 
树 中 ， 铁 爪 鹉 位 于 殉 属 内 。 从 这 3 棵 系统 发 育 树 的 
拓扑 结构 可 以 看 出 ， 铁 爪 鹉 与 驳 属 具有 较 近 的 亲缘 

























































































































































































点 的 碱 基 频 率 有 明显 的 偏好 性 ， 还 有 一 些 研究 表明 
(Edwars, 1991; Helm, 1986; Arnaiz-Villena et al, 
2001) 第 3 位 点 的 碱 基 偏 好 G、T， 但 在 本 研究 中 未 
观察 到 第 3 位 点 有 明显 的 G、T 偏 好 性 。 

利用 转换 CTs) Rud CTvo 的 比值 R， 可 以 
古 计 序列 的 饱和 度 ， 当 物种 的 分 疏 时 间 增 加 ，R 
就 会 降低 ，R 值 越 小 物种 的 分 歧 时 间 越 长 ， 进化 束 
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关系 。 依 据 两 者 具有 较 近 的 亲缘 关系 ，Paynter 

(1970) 进一步 分 析 后 提出 ， 将 铁 爪 玖 属 与 殉 属 合 
并 ; 但 有 学 者 持 不 同 观 点 (Avise et al, 1980; Lovette 
& Bermingham, 2002; Yuri & Mindell, 2002; Ericson 
& Johansson, 2003; Alström et al, 2007)， 认 为 铁 爪 
玖 属 应 从 囊 属 中 分 离 出 来 。 在 本 文中 铁 爪 鹉 与 鸡 属 
其 他 成 员 的 遗传 距离 为 0.094 一 0.11$;， 而 驳 属 内 各 


















































度 也 就 越 快 (Knight & Mindell，1993 )。 通 过 比较 
d 2 中 密码 子 3 个 位 点 的 及 值 可 知 , 第 3 位 点 进化 
速度 最 快 、 第 1 位 点 次 之 、 第 2 位 点 最 为 保守 ， 这 
与 遗传 密码 的 特性 保持 一 致 : 在 蛋白 质 编 码 基因 序 
列 中 ， 密 码 子 第 3 位 点 的 替换 多 是 同 义 替换 ， 不 会 
导致 氮 基 酸 的 改变 。 
32 ”系统 发 育 分 析 与 分 类 地 位 探讨 
3.2.1 Se ms 类 地 位 Bangs 
(1931) 基于 蓝 玖 的 圆 形 翅膀 ， | 钝 的 尾羽 和 小 
HUE, Y YRPSA T py JJ V5 Jes a nt 但 
有 学 者 认为 应 将 蓝 瑾 移入 到 殉 属 内 (Hartert, 1922; 
Voous，1977)。 在 本 文 构建 的 Bayes 树 、ML 树 和 NJ 
树 中 , WAS ONSE TE Ru. 两 者 互 为 姐妹 关系 ， 
表明 二 者 具有 较 近 的 亲缘 关系 ， 其 中 Bayes 树 、ML 
树 对 该 节点 有 较 高 的 置信 和 度 (Bayes 树 ，1.00; ML 
Bd. 97.499). WES GA B5 MI P6 EB A 20.087 


DN siemsseni —Emberiza elegans), ifi 









































































































































种 之 间 的 遗传 距离 为 0.021 一 0.112。 根 据 ML 树 和 NJ 
树 的 拓扑 结构 及 遗传 距离 ， 本 文 不 支持 将 铁 爪 驳 属 
与 呜 属 合并 ， 继 续 维持 各 自 独立 的 属 级 分 类 阶 元 。 
在 NJ 树 和 ML 树 中 ， 铁 爪 鳌 位 于 吏 属 类 群 的 基 
部 ， 相 对 于 殉 属 较 早 分 化 出 来 。Tordoff (1954) A 
TERZA, WISE (Calcarius) 和 雪 
j&f& (Plectrophenax) ISX P ERRE, € 
们 主要 分 布 在 北美 北部 和 Panboreal 地 区 。 殉 类 和 群 可 

能 起 源 于 类 似 铁 不 玖 的 祖先 ， 它 们 最 初 分 布 于 极地 
附近 ， 后 从 北 到 南 逐 渐 分 布 于 新 大 陆地 区 (Yuri & 
Mindell，2002 )。 对 多 种 动物 的 mtDNA 进 行 研究 
CUpholt & Dawid, 1977; Brown et al, 1979; Ferris 
etal, 1983; George & Ryder, 1986; Higuch et al, 
1987; Helm-Bychowshi & Wilson, 1986; Shields & 
Wilson, 1987; Li QW etal, 20000 IL, mtDNA 
序列 以 每 百 万 年 2% 的 速率 进化 。 以 此 推测 铁 爪 鹉 与 
鸡 属 内 其 了 各 种 鸟 类 的 分 歧 时 间 约 在 4.7 一 5 万 年 的 
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上 新 世 。 在 NJ 树 、Bayes 树 和 ML 树 中 , 358$ Emberiza 
pallasi) Ej£USWS S8 CE. yessoensis) 首先 聚 到 一 起 ， 
形成 姐妹 群 关 系 ， 该 分 支 又 与 芦 鸡 CE. schoeniclus) 
形成 姐妹 关系 ，3 棵 系统 发 育 树 的 拓扑 结构 对 于 该 
种 拓扑 结构 均 给 予 了 较 高 的 置信 和 度 。 然而，Alstr6m 
et al (2007) 研究 发 现 ， 苇 鹉 与 芦 鸡 先 形成 姐妹 关 
系 ， 该 分 文 再 与 红 颈 革 驳 聚合 。Byers etal (1995) 
在 形态 学 和 生态 学 上 对 这 3 种 鸟 类 进行 过 研究 ， 表 
HEES, P388 E ZLSy S35 35- FAT THTABO . 在 本 文中 ， 
苇 殉 与 疡 驱 之 间 未 矫正 的 遗传 距离 是 0.055$, P351 
£L E987 [RISE PE YR 3 460.054; 1f] 538 55 £T SE 
357 [8] B) AE TEQUE PEEL 750.033 «. LEES SCA OV S 
45.E; ZT 4935 8S III 2 ERO: s EG SS RS REL RS IIS SE E — 


些 。 
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三 道 眉 草 驱 与 栗 耳 驳 之 间 的 遗传 距离 为 0.023， 
基于 3 棵 系统 发 育 树 的 拓扑 结构 均 出 现 三 道 眉 草 殉 
和 栗 耳 鸡 形 成 姐妹 关系 ， 这 两 个 物种 的 亲缘 关系 在 
之 前 的 研究 中 未 被 报道 ， 本 文 认 为 它们 之 间 具 有 较 
近 的 亲缘 关系 。 

3.2.2 蜡 嘴 八 属 与 拟 蜡 嘴 宦 属 的 系统 发 育 关系 
尾 蜡 嘴 八 与 黄 人 颈 拟 蜡 嘴 宦 在 3 棵 系统 发 育 树 中 都 聚 
在 一 起 ， 形 成 姐妹 关系 。Bayes 树 和 ML 树 对 于 这 一 
分 支 具有 较 高 的 置信 度 〈Bayes 树 ，1.00; ML 树 ， 

82.5%); 两 者 的 遗传 距离 为 0.089。 拟 蜡 嘴 八 属 与 蜡 
路 稚 属 之 间 基 于 表 型 而 被 提出 的 杂 缘 关系 在 以 前 
的 研究 中 已 经 被 证 实 〈Clement et al,1993), Arnaiz 
(2001) 利用 Cyt 2 基因 序列 ， 在 分 子 水 平 上 证 实 了 
WERE (Mycerobas) SIERE (Eophona) 
之 间 有 较 近 的 亲缘 关系 。Yang et al (2006) 利用 Cyt 
0 基因 也 提出 黄 颈 拟 螨 嘴 稚 与 黑 尾 螨 嘴 甜 之 间 具 有 
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3 棵 系统 发 育 树 均 给 予 了 较 高 的 置信 和 度 ( 后 验 概率 ， 
0.800; 高 山岭 省 与 黄 嘴 朱 顶 任 (C. flavirostris), & 
WE (C. sinica) 和 黑头 金 翅 和 省 (C. ambigua) 之 间 
的 遗传 距离 分 别 是 0.085、0.097 和 0.107; MEWE 
属 内 的 遗传 距离 为 0.039 CC. sinica —C. ambigua). 
0.084 CC. sinica —C. flavirostris ) 0.085 (C. 
flavirostris —C. ambigua); 在 ML 树 和 NJ 树 中 ， 高 山 
岭 稚 具有 不 同 的 位 置 ， 但 对 于 这 些 分 支 的 置信 度 很 
Ro RERNA, IREE (Leucosticte) t5 53H 
7E] (Carduelis) 之 间 具 有 较 近 的 亲缘 关系 。 
Arnaiz (20010 EWI KÆ EE CUragus) 和 
AK E JS B) OR ZR S] AL, dE EE "S LIRE CC. 
rubicilloides) 在 体型 上 较为 相似 ， 在 分 子 水 平 上 ， 
利用 Cytb 序 列 确定 了 长 尾 从 与 拟 大 朱 稚 之 间 的 姐 
妹 关系 。 在 本 研究 中 ，Bayes 树 、ML 树 和 NJ 树 都 显 
示 长 尾 涛 与 朱 浴 属 聚 在 一 起 ， 尽 管 3 棵 树 对 于 该 节 
点 的 置信 度 不 高 ; 长 尾 淮 与 朱 稚 属 CC. thura. C. 
vinaceus. C. edwardsii, C. puniceus, C. erythrinus) 
之 间 的 遗传 距离 为 0.084 一 0.107; REE APRE FI 
遗传 距离 为 0.062 一 0.101。 本 文 认为 长 尾 淮 与 朱 和 誉 
属 之 间 存 在 较 近 的 亲缘 关系 。 这 种 关系 在 Yang et al 
(2006) 的 研究 中 也 被 证 实 。 在 3 棵 系统 发 育 树 中 ， 
都 可 以 看 到 标 朱 浴 与 酒 红 朱 和 涂 具 有 较 近 的 亲缘 关 
系 ， 二 者 形成 姐妹 关系 ， 且 这 两 个 物种 的 遗传 距离 
为 0.062， 是 朱雀 属 种 间 遗 传 距离 最 小 的 ; REM 
酒 红 朱 汰 在 地 理 分 布 上 ， 都 处 于 喜马拉雅 地 区 
CHimalays)。 此 外 ， 从 3 棵 系统 发 育 树 的 拓扑 结构 
证 实 朱 甜 属 是 多 系 性 类 和 群 。 

RUBH&FÉSERIAKJIJS CUrocynchramus pylzowi? 
的 表 型 特征 十 分 相似 、 地 理 分 布 相 近 ， 但 在 分 子 水 


















































































































































































































































































































































较 近 的 亲缘 关系 。Arnaiz (2001) 推测 这 两 种 鸟 类 
可 能 拥有 共同 的 祖先 ， 且 黑 尾 蜡 嘴 稚 是 更 早 分 化 出 
的 类 群 。 在 Sibley & Monroe (1993) 分 类 系统 中 ， 
EREE, MERE Js RB TE JE. (Coccothrautes) 
被 置 于 金 怒 省 族 中 。 由 Bayes 树 、ML 树 和 NJ 树 的 拓 
扑 结 构 可 以 看 出 ， 黄 贷 拟 蜡 嘴 涂 和 黑 尾 蜡 嘴 徐 与 金 
翅 浴 族 中 其 他 物种 的 亲缘 关系 较 远 ， 且 遗传 距离 也 




























































































ZR. BFD CC. Coccothrautes?, Dt 
该 类 群 的 系统 发 育 关 系 及 分 类 地 位 仍 需 进一步 
究 。 

















3.2.3 ”和 省 类 的 系统 发 育 关 系 ， 在 Bayes 树 中 ， 高 ! 





平 上 研究 朱 囊 的 系统 发 育 关 系 时 ， 指 出 它 与 长 尾 稚 
之 间 的 亲缘 关系 较 远 (Groth，2000)。 而 在 本 研究 
中 ， 由 3 棵 系统 发 育 树 的 拓扑 结构 可 以 看 出 ， 朱 吏 
HREJ CFringillia) 成 为 姐妹 关系 ， 朱 殉 的 位 置 
并 没有 与 长 尾 稚 属相 临近 。 本 文 不 认为 朱 驳 与 长 尾 
涛 之 间 存 在 较 近 的 亲缘 关系 。 同 时 ， 长 尾 汰 属 与 灰 
您 属 (Pyrrhula) 之 间 亲 缘 关 系 较 远 (Arnaiz-Villena 
etal, 2001) 的 结论 ， 在 本 文 也 得 到 了 很 好 的 证 实 。 
32.4 ARBI KHNA BRIA [R] 
是 处 于 亚 科 级 分 类 水 平 还 是 处 于 科 级 分 类 阶 元 ， 是 























































































































We 9E Ej 3 4€ JE 3 1528 (Carduelis flavirostris、C. 
sinica, C. ambigua) 形成 姐妹 关系 ， 对 于 该 分 文 ， 











个 主要 的 争论 。 在 Sibley & Ahlquist (1990) 的 分 
类 系统 中 ， 稚 类 和 殉 类 分 别 属 于 省 亚 科 和 囊 亚 科 ， 
该 观点 也 得 到 了 Yuri & Mindell (2002) 的 支持 。 
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Cheng (2002) W sc f gE MI EERUBS NE RETI Zr 2 
准 。 而 在 Zheng et al (2002) 和 Howard & Moore 
(2003) 的 分 类 系统 中 ， 将 稚 类 和 玖 类 分 别提 升 为 
JE AE ELRIJS EI; Krajewski & Fetzner (1994) 和 
Xiangyu et al (2000) 也 均 认 为 两 者 的 分 必 达 到 科 级 
水 平 。 本 文 利 用 CoI 基 因 计 算得 到 的 和 省 类 和 殉 类 的 
遗传 距离 是 0.102 一 0.157， 而 丽 类 群 内 遗传 距离 为 
0.052 一 0.136， 和 省 类 群 内 种 间 的 遗传 距离 是 0.036 一 
0.147; 您 类 与 外 群 ( 伯 劳 科 )〉 的 遗传 距离 分 别 为 
0.129 一 0.159，0.143 一 0.166。 根 据 遗 传 距离 和 系统 
发 育 树 的 结构 ， 本 研究 不 支持 将 做 类 和 驳 类 提升 到 
科 级 水 平 ， 建 议 使 用 郑 作 新 和 Sibley 等 分 类 系统 中 
徐 亚 科 和 驳 亚 科 的 分 类 水 平 (Cheng，2002; Sibley 
& Ahlquist, 1990; Sibley & Monroe，1993 )。 因 此 ， 
本 文 将 省 类 和 殉 类 分 别 归 入 稚 亚 科 、 殉 亚 科 。 
3.2.5 关于 Col 基因 对 鸟 类 种 间 系 统 发 育 关 系 的 而 
究 Seutin & Bermingham (1997) 指出 Col 基因 对 
于 鸟 类 种 间 的 系统 发 育 关 系 研究 最 为 有 效 ， 但 
Zardoya & Meyer (1996) 认为 Col 基因 对 于 鸟 类 目 
级 阶 元 的 系统 发 育 研 究 更 为 有 效 。 此外, Zhang et al 
(2007) 提出 ，Col 基因 更 适用 于 鸟 类 科 级 阶 元 间 
的 系统 发 育 关系 。Herbert (2003) AX, Cor 基因 
能 够 在 保证 足够 变异 的 同时 ， 又 很 容易 被 通用 引物 
扩 增 ， 而 且 目 前 研究 表明 ， 其 DNA 序列 本 身 很 少 
存在 插入 和 缺失 〈 即 使 有 少数 也 主要 分 布 于 该 基因 
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的 3′ 端 ， 对 结果 的 分 析 不 会 造成 很 大 影响 )。 虽 然 
Col 基因 对 于 鸟 类 的 系统 发 育 研究 的 有 效 性 已 经 得 
到 了 充分 的 证 实 ， 但 是 应 用 于 哪个 阶 元 的 效果 更 
好 ， 还 未 有 统一 的 认识 。 本 文 利用 1300bp 的 Col 
基因 对 您 科 鸟 类 的 系统 发 育 关 系 进 行 研 究 。 对 其 序 
列 分 析 ， 其 简约 信息 位 点 (3840 占 变异 位 点 (493) 
的 77.996, 且 序 列 中 没有 发 现 缺 失 和 插入 , 说 明 Col 
基因 能 够 为 重建 鸟 类 的 系统 发 育 关 系 提 供 足 够 的 
信息 位 点 〈Liang et al，2007)。 对 于 部 分 鸟 类 的 种 
间 亲 缘 关 系 ，3 棵 系统 发 育 树 都 能 给 出 稳定 的 拓扑 
结构 。 尽 管 还 有 一 些 鸟 类 ， 在 3 棵 系统 发 育 树 中 的 
位 置 不 稳定 ， 这 可 能 与 使 用 不 同 的 建树 软件 有 关 。 
对 于 Col 基因 是 否 能 更 好 的 应 用 于 鸟 类 种 间 的 系统 
发 育 关 系 研究 ， 还 有 待 于 进一步 积累 证 据 。 
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